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1.6 Exploration du génome de la canne à sucre 
par séquençage d'EST 
Accord cadre Fapesp / Cirad, convention Unicamp / Cirad 2000-2002 
Laurent Crivet (Cirad-Ca cas) avec l'appui d'Angélique O'Hont (Cirad-Ca cas) 
et jean-Christophe Claszmann (Cirad-Amis biotrop) 
Paulo Arruda (Unicamp-Cbmeg) 
Le projet Sucest (Brazilian Sugarcane EST Project) vise à séquencer 
partie llement un très grand nombre de gènes de la canne à sucre. li 
s'agit du plus gros projet de ce type jamais opéré sur une espèce 
végéta le. li est en grande partie financé par la Fapesp (Fundaçao de 
Amparo à Pesquisa do Estado de Sao Paulo) et est coordonné par Paulo 
Arruda, directeur du Laboratoire Physiologie moléculaire des plantes 
du Cbmeg (Centro de biologia molecular e engenharia genética), à 
l'Unicamp (Universidade nacional de Campinas, état de Sao Paulo) . 
La product ion de séquences du projet a été réalisée par un réseau de 
laboratoires publiques de l'état de Sao Paulo (réseau Onsa, pour 
Organisation for Nucleotide Sequencing and Analysis). Cette phase 
est maintenant achevée et a perm is d'obtenir 250 000 EST (Expressed 
Sequence Tag), soit environ trois fois plus que les projets du même 
type réalisés sur des plantes modèles comme le riz ou Arabidopsis. La 
base de donnée constituée par les séquences du projet Sucest est unique 
et potentiellement très riche en information. Plus de 40 équipes de 
différentes universités et instituts de recherche de l'état de Sao Paulo 
travai ! lent sur son exploitation, activité habituellement qua i ifiée par le 
terme anglophone de "data mining". 
Dans ce contexte, Laurent Grivet est chargé au sein du laboratoire du 
Cbmeg d' étudier un aspect particulier des données Sucest : le 
polymorphisme de séquence. La canne étant polyploïde et fortement 
hétérozygote, et le vo lume de séquences étant considérable, il y a tout 
lieu de penser que des séquences d'allèles différents vont être obtenues 
pour de nombreux gènes. li faut donc vérifier cette hypothèse, et si 
c'est le cas, proposer une méthode de recherche systématique des 
sites polymorphes dans la base de données. A terme, cette information 
de polymorphisme pourrait s'avérer capita le pour mettre en place de 
nouveaux outi ls de génotypage à haut débit qui pourraient avoir un 
impact important sur les méthodes de création variéta le chez la canne 
à sucre. 
A ce stade préliminaire il s'agit de montrer que la base de données 
Sucest est un outi l intéressant pour détecter le po lymorphisme de 
séquence chez la canne à sucre. Pour commencer, une étude détaillée 
a été réalisée au sein de deux petites famil les multigéniques, les 6-
phosphogluconate deshydrogénases et les alcohol deshydrogénases. 
Ces deux familles de gènes ont été choisies en raison du grand nombre 
de séquences disponibles dans la base de données et en raison des 
Î 8 Rapport d 'activités 2000 
Canne à sucre en hydropon ie 
Champ de canne à sucre en fl eu r 
Gestion des ressources génétiques, améliorati on vari étale et protection des cultures 
bonnes connaissances qu i existent sur leur déterminisme génétique 
chez les graminées diploïdes apparentées à la canne à sucre, comme 
le maïs, le sorgho et le ri z même si ell es ne sont en principe pas 
impliqu ées dans le déterminisme de ca ractères importants pour 
l'amélioration var iétal e. Il ressort des premières analyses que, d'une 
part, il y a un polymorphisme de séq uence important dans le 
germoplasme élite de la canne à sucre et que, d'autre part, la base de 
données Sucest devrait être un outi 1 efficace pour le détecter. 
Dans les prochains mois, les analyses réa lisées sur les deux fam ill es 
multigéniques vont être poursui vies sur de nombreux autres gènes de 
façon à pouvoir produ ire des conclus ions de portée plus généra le. Le 
problème rés ide dans le choix des gènes car il est absolument nécessaire 
que le nombre de cop ies dans le génome puisse être étab li avec une 
grande précision. Parmi les différentes stratégies envisageab les, la plus 
prometteuse consiste à étud ier le polymorphisme de gènes déjà 
cartographiés sur le génome de la canne ou mieux, sur le génome du 
sorgho, une espèce dip loïde apparentée dont le génome a une 
organ isation très semb lab le à ce lui de la canne. A ce titre, les cartes 
génétiques produites par les équipes du Cirad sur ces deux espèces 
devraient s'avérer très util es. 
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